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Симбиоз между организмом человека и его микробиотой является важным вопросом современ-
ной биомедицины и персонализированной медицины. Однако о молекулярных механизмах этих взаи-
модействий мало что известно. Принимая во внимание малые размеры и активное участие пептидов в 
биомолекулярных взаимодействиях и регуляторных процессах, мы попытались провести прямой поиск 
пептидов крови, продуктов деградации белков микробиоты человека. Проанализировали LC-MS/MS 
данные образцов сыворотки и плазмы крови, взятых у 20 здоровых доноров, на масс-спектрометре 
TripleTOF 5600. Подготовку образцов проводили на основе разработанного нами метода десорбции пеп-
тидов с поверхности основных белков плазмы крови с последующими стандартными хроматографиче-
скими стадиями. Для идентификации пептидов использовали поисковые системы Mascot и Х! Tandem. 
Человеческие белковые последовательности были взяты из базы данных UniProt, а последовательности 
белков микробиот человека – из проекта микробиома человека NIH. 
В результате из 3300 идентифицированных пептидов более 300 были уникальными фрагментами 
микробных белков предшественников. В более чем 50 случаях идентификация пептида была подтвер-
ждена масс-спектрами отдельных синтетических пептидов. Анализ полученных in silico гидролизатов 
микробиотических белков показал, что большинство идентифицированных пептидов появляются из бел-
ков-предшественников в результате гидролиза трипсином, химотрипсином и пепсином, основными про-
теазами желудочно-кишечного тракта. 60% идентифицированных «микробных» пептидов получены из 
кишечной флоры, около 20% - от пероральной микробиоты и 20% – от остальных микробиотических со-
обществ. Большинство белков-предшественников относятся к внутриклеточным, цитоплазматическим 
белкам. Изолированная фракция мононуклеарных клеток периферической крови показала увеличение 
секреции провоспалительных цитокинов, колониестимулирующих факторов и хемоаттрактантов в ответ 
на добавление некоторых идентифицированных пептидов микробиоты. Полученные данные служат ос-
новой для последующего изучения функциональных свойств пептидов микробиома человека. 
Эта работа была поддержана проектом Российского фонда фундаментальных исследований 
№ 17-00-00461 и Грантом Президента Российской Федерации МК-6894.2018.4. 
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